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evolutionary  relationships  between  the  plant  host,  seed‐borne  pathogens  and  seed‐associated 
microbiota have been overlooked so far. Here, we analyzed for the first time the microbial turnover 
in seeds of a  forest tree species  (Quercus petraea), using a hierarchical sampling design  including 
three spatial scales  (seed micro‐environment, mother tree and  forest site). A total of 125 acorns, 
collected  either  in  the  canopy  or  on  the  ground,  were  analyzed.  The  microbiota  in  the 
microenvironment of each seed (formed by twigs and leaves, or litter and soil, respectively) was also 
characterized. We focused on the fungal component of the microbial community as Q. petraea often 
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Disease  emergence  events  regularly  result  from  human  activities  such  as  agriculture,  which 
frequently  brings  large  populations  of  genetically  uniform  hosts  into  contact  with  potential 
pathogens. Although viruses cause nearly 50% of emerging plant diseases, there is little systematic 
information  about  virus  distribution  across  agro‐ecological  interfaces  and  large  gaps  in 
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understanding  of  virus  diversity  in  nature.  Here  we  applied  a  novel  landscape‐scale 
geometagenomics  approach  to  examine  relationships  between  agricultural  land  use  and 






previously  unknown  virus  species,  primarily  from  uncultivated  plants.  This  is  the  first  effort  to 
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target  for  each  group;  resistance  mutations  targeted  type  IV  pilus  within  Group  1  and 
lipopolysaccharide  biosynthesis within  Group  2. More  generalist  resistance,  providing  between‐
group  cross‐resistance, was  provided  by mutations  affecting  rpoN,  and  alternative  sigma  factor, 
which controls expression of many lifestyle‐associated traits including motility, biofilm formation and 
quorum  sensing.  Further, we  showed  that  cross‐resistance  could  predict  the  efficacy  of  phage 
cocktails, both in terms of the rate of resistance evolution and ability to suppress bacterial growth. 
These  results  suggest  that  cross‐resistance  is  likely  to be  a  common  property of  bacteria‐phage 
communities, and that the structure of cross‐resistance could strongly influence their structure and 
stability.  Additionally,  understanding  these  processes  could  greatly  improve  the  treatment  of 
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Supporting organization and companies  
 
 
INRA and the metaprogram MEM, 
 
http://www.mem.inra.fr/ 
together with the Animal Health, the 
Microbiology and Food Chain and the 
Plant Health and Environment 
divisions.  
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